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the inherit.ance of useful genetic tra.fts(builuing blocks) tha.t isesscntial for evolution il GA. Wc 
ha.ve studied the genetic tra.fもsin deta.il to see how the genes a.re constructed a.lU evolved il 
evolutioll a.nd tested the method in a.pplying to a. Tra.veling Sa.lesma.n Problems. 
1 はじめに
遺伝的アルゴリズム (GA)は、離散空間における最適化や知識獲得手法として、あるいは人工生命
の進化アルゴリズムとしてなど、さまざまな分野で研究が進められているD しかし、 GAにおいて進
化がどう進むか、探索がどのように進んでいくかということはよく分っていない。ビルデイングブ
ロックの成長が進化をもたらしていると考えられているが、その詳細はよく分っておらず、わずかに
スキーマタ定理が存在するのみである。
GAにおける進化においては、集団としてよりよくなるという一様性と、局所的な解に陥らないた
めの多様性がきわめて重要であることは周知のことである D しかし、これらの特徴が実際の進化の過
程の中でどのように現れているかを見ることは困難である D この困難さは、遺伝形質の表現、遺伝子
コーデイング、交叉・突然変異などの遺伝的操作、発現形式の評価方法など、 GAそのものの持つ多
様性に起因している D 本論文では、対象とする問題の厳密解が得られていることを前提とするが、こ
の進化の様子を表現する 1つの方法を提案する D
進化の様子は、遺伝子コーデイングや遺伝子操作の方法、あるいは選択淘汰の方法などの遺伝的操
作によって大きく変化するD そして、遺伝子集団の一様性と多様性に大きな影響を与えていると思わ
れる。この意味で、遺伝的操作にどのような方法を適用するかということは GAにとって極めて重要
な課題であり、実際の研究でもさまざまな方法が提案されてきている O しかし、一般には、遺伝的操
作の手法は、対象とする問題ごとに、経験的発見的に、そして試行錯誤的に、決定されており、実際
の進化の過程でどのような役割を果しているかということは調べられていない。本論文で提案する手
法は、 GAにおける進化過程の中で遺伝子がどのように振舞うかを観察することにより、それぞれの
遺伝的操作の役割を解析することを可能にする。制約された条件下ではあるが、従来のようなエリー
ト個体の振舞などの変化だけではなく、遺伝子集団としての進化の特徴を一様性と多様性の観点から
より詳細に解析できる。
車大学院情報工学専攻
t工学部情報工学科
228 
本論文では、巡回セールスマン問題 (TSP，1旨avellingSalesman Problem)を対象に、 GAにおける
進化の過程を表現する手法を検討した結果について報告する D 第2章では改めてビルデイングブロッ
クを定義し、 GAの進化過程の表現方法について検討する c 第3章では、計算機シミュレーションに
より、 TSPに対する GA適用における遺伝子集団の進化について解析する。第4章は考察と課題に
あてた。
2 TSPにおける遺伝子とビルディングブロックの表現
巡回セールスマン問題TSPは、 1人のセールスマンがN個の都市を順に巡って元に戻るとき、そ
の順路が最短になるような巡回路を求める問題である。より一般的には次のように定義できる o N個
の節点からなる完全グラフで各辺にコストが定義されているとき、コストを最小にするハミルトング
ラフ(全ての節点を 1度だけ通る閉路)を求めることであるD この問題は、計質論的には NP完全問
題であり、解を求めるための計算量がNに対して指数関数的に増加するため、逐次的に探索する通常
の方法では困難な問題とされている o
本章では、まず、遺伝的アルゴリズムについて簡単な説明を行なうD 次いで、この TSPを対象に
遺伝子コーディングと遺伝的操作を定義し、遺伝的アルゴリスムの枠組みを示す。そして、進化の様
子を記述するためのビルデイングブロックの表現を与える O
2.1 遺伝的アルゴリズム
一般に GAでは、対象とする問題を表す問題空間における 1つの解候補を 1つの個体として表現
し、個体の集団の進化をシミュレートすることにより、最適な解を表現する個体を生成する o 1つの
個体は lつの遺伝子に対応するが、遺伝子の表現形を遺伝子型データあるいは単に遺伝子といい、そ
れに対応する個体の表現形を発現型あるいは形質という。遺伝子は記号列(ストリング)で表される
が、遺伝子をストリングで表すことを遺伝子コーデイングという o 形質もさまざまに表現されるが、
TSPでは順路、つまり巡回する都市の順序を表す。遺伝子のストリングから形質への対応は写像で
ある。本論文ではこの写像は単射と考えるが、一般には単射である必要はない。その場合は異なった
遺伝子が同じ形質に対応することがある。これはその形質から見れば遺伝子型が冗長なためである。
また、一般には生存条件を満足しない発現型に対応する遺伝子が存在するが、それを致死遺伝子とい
うo TSPでは通常ハミルトングラフに対応しない(同じ都市を 2回以上訪問したり、 1度も訪問しな
い都市があるような順路など)ストリングの遺伝子を致死遺伝子とする D
発現した形質は評価関数によって優劣が評価される o 劣勢な形質をもっ個体は淘汰され、優秀な形
質をもっ個体は選択され生き残る o TSPでは、 )1慎路の長さが評価関数であり、短いほど優秀な形質
となる D
GAにおける進化のシミュレーションは、ストリングとして表された遺伝子の集団(遺伝子プール)
に対して、交叉、突然変異、選択淘汰などの遺伝的操作を行なうことにより、より優秀な形質を発現
する遺伝子の出現を期待する o ある遺伝子プールから始めて、交叉、突然変異、選択淘汰の一連の
遺伝的操作を行なって新たな遺伝子プールを生成するまでを世代という D 世代が進むにつれて遺伝子
プール内の集団が進化するo
本論文では、このような遺伝子プールにおける進化の様子を表現する方法を提案している。
2.2 遺伝子コーディングと遺伝的操作
交叉と突然変異の遺伝的操作をどのように行なうかということは、遺伝子コーデイングの方法に大
きく依存する D ここでは、 TSPでしばしば用いられる遺伝子コーデイングであるパス表現と順序表
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現を対象として、交叉と突然変異の方法について簡単に説明する。
(1)パス表現
TSPにおけるパス表現は、全ての都市に記号(あるいは番号)を割当て、 lつの)1真路に沿って訪
問)JJ買に都市記号を-列に並べた文字列による表現である C 巡回路では最初と最後の都市は同じである
から、最後の都市は省略して、都市数と同じ長さのストリングを遺伝子とする O この遺伝子コーデイ
ングでは、発現型はストリングを順路としストリングの最後の都市から最初の都市に戻る巡回路であ
る。もし lつの遺伝子ストリング中に同じ都市記号が2回以上含まれていたり含まれない都市記号が
あると、その遺伝子は致死遺伝子となる。
パス表現に対して遺伝的操作を定義する。まず2つの親遺伝子から子遺伝子を生成する交叉である
が、ここでは次のようなパス交叉を考える。パス交叉では、交叉の対象となる 2つの親遺伝子から次
の手続きで子の遺伝子を構成する O まず任意の 1都市を選び最初の訪問都市とする D 次に、 2個の親
遺伝子からその都市に隣接する都市を探して次の訪問候補都市とし、その候補都市から距離の近い方
の都市を次の訪問都市とする。候補となる都市がなくなった場合は、すべての未訪問都市を候補都市
とする。とのような作業を繰り返すととにより、新たな子遺伝子を生成する D 交叉の際に評価に直接
景怨する手順が含まれているため、特異な操作となっているが、この操作で得られる子遺伝子は致死
とはならない。
path crossover A B C D E 
parent 1 52413 A o 58 145 146 13 
parent 2 14325 B 58 O 41 125 61 
+ C 145 41 O 58 104 
58 O 74 
offstring 5 1 324 
E I 13 61 104 74 O 
図 1:パス表現・パス交叉
図 1を用いてパス交叉の例を説明する D 最初に parent1の先頭の都市である 5に着目し、 par-
ent 1 ，parent2の両者において巡回路上で都市 5(=E)の右隣に来る都市を調べ、図 1の右の方に記
した都市間の距離一覧より parentlでの5(=E)---2(=B)とparent2での5---1(=A)とで距離の短い方
(この場合E---B=61、E---A=13なので parent2のA)を選択し、子遺伝子の 2番目の記号要素 1と
する o この作業を繰り返すと、子遺伝子51324が生成される o
パス表現における突然変異として、本論文では入れ替え法と順序反転法という 2つの方法を検討す
るD 図2に示したように、入れ替え法は、遺伝子ストリング中の任意の2つの位置を選び、それらの
位置にある記号を入れ替える突然変異である。また、順序反転法は、遺伝子ストリングの順序を反転
するもので、巡回路の向きを逆転させることになる。これらの突然変異は、やはり致死遺伝子を生じ
させない。
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図 2:突然変異:入れ替えと順序反転
(2)順序表現
順序表現とは、巡回路上の都市を順に並べ、先頭より順に遺伝子ストリングの要素に変換していく
遺伝子コーデイング法である o 図3に、巡回路A-D-B-E-C-G-Fから 1312121という遺伝子ストリン
グが作成される例を示す。巡回路の先頭Aは参照列 ABCDEFGの1番目であるから、ストリングの
最初は 1とする o 次に、巡回路の 2番目の Dは1番目の Aを除いた参照列 BCDEFGの3番目であ
るから、ストリングの 2つ目は 3となる o 巡回路の 3番目の Bについては、さらに Dを除いた参照
列BCEFGと比較して決定すると 1となる。このような手順を繰り返して遺伝子ストリングが生成
されるむこのコーデイングでは、遺伝子の最後は必ず 1となる O
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図 3:順序表現-一点交叉
このコード化手法に対する交叉として、一点交叉を考える o 一点交叉は、図 3に示したように、 2
つの親遺伝子のストリングを同じ位置で切断し、互いに入れ替えて 2つの子遺伝子を生成する方法で
ある o パス表現においては一点交叉では高い確率で子遺伝子は致死となるが、この)1買序表現では致死
遺伝子は発生しない。交叉方法に合せて提案された遺伝子コーデイング法である。
順序表現における突然変異は、ストリングの任意の一文字の書き換えとする O 致死遺伝子を発生さ
せないため、ストリングの先頭から i番目の数字に対しては N+ 1-i以内の自然数を任意に選んで
書き換える。
ビルデイングブロック
(l)TSPにおけるビルディングブロック
GAにおける遺伝子集団の進化はビルデイングブロックの成長によると考えられているが、この観
点、から遺伝子プール内の遺伝子集団を解析するため、本論文では改めて次のような定義を採用する。
2.3 
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図 4:ビルデイングブロックとそのサブツアー
厳密解のサブツアーをビルデイングブロックとして定義する O つまり与えられた TSPに対して、
なんらかの方法で最短の巡回路である厳密解を求める。サブツアーとはその厳密解の表す巡回路の連
続した一部分であるが、それをビルデイングブロックとする c 図 4に例を示した。本研究では、基本
的には分校限定法による枝刈りを用いた総当り探索法により厳密解を得ている D あるビルデイングブ
ロックが含む都市数をその長さという。
こうして定義されたビルデイングブロックは、部分的にすぐれた遺伝情報を担っている。遺伝子集
団内に多くのビルデイングブロックが出現することにより、それらが交叉によヮて結合し成長してい
くことで進化がはかられる。このようなビルデイングプロックの遺伝子プーJレ内における振舞や成長
の過程を観察-解析することにより、遺伝情報の継承・変化の様子を分析することができる。
(2)ビルディングブロックの多様性
遺伝子集団の成長のための重要な要素として遺伝情報の多様性が挙げられる O 多様性は、探索可能
な空間を広め、集団が局所解に捕われるのを防ぐ。例えば遺伝子集団中にビJレディングブロックが多
く出現しても、それらが同種の個体ばかりならば探索空間は狭くなり、遺伝子プール全体の適応度は
高くても、やがて成長は頭打ちとなる可能性がある。従って、ビルデイングブロックの数だけではな
く、その多様性の点でも評価を行う必要がある。ある程度世代が経過した後でも、遺伝子プール内部
に局所的なビルデイングブロックのみ存在するのではなく、より多種のビルデイングブロックが登場
している状態が望ましい。
遺伝子の長さは、上に示した2つのコーデイング方法では、問題の都市数Nと同じである C 同じ長
さのサブツアーはそれぞれN種類存在する o この N種類のピjレディングブロックが遺伝子集団中に
それぞれどの程度分布しているかを調査することになる。
(3)ビルディングブロックの成長
都市数 Nの TSP において、ビルデイングブロックの大きさは 2~N-2 までの N-3 種類存在す
ることになる D しかし大きなビルデイングブロックはより小さいビルデイングブロックにより構成さ
れているとも考えられ、小さいビルデイングブロックが複数の種類存在する遺伝子プールと、大きな
ビルデイングブロックが少数存在する遺伝子プーJレは、内部に含んでいる遺伝情報の量という観点か
らは等価となっている可能性もある。
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図 5:ピJレディングブロックが他のピルテァイングブロックを包含
交叉によるビルデイングブロックの合体や突然変異によるビルデイングブロックの伸長をピルテァイ
ングブロックの成長と考える o 遺伝子集団の示すその成長過程において、このような各種のビルデイ
ングプロックの発生、消滅、成長を観察することにより、進化のダイナミズムの多様な姿をとらえる
ことができると考える。
3 計算機シミュレーションによる進化過程の解析
2章で述べた内容を、実際に検証するため、計算機を用いたシミュレーション実験を行なった。本
章では 2.2節で定義した各遺伝子コーデイング方法を例に、遺伝子集団の進化過程におけるピルテ2イ
ングブロックがどのような振舞をしているかを解析することにより、遺伝的操作の進化における役割
を分析した結果を示す。
3.1 シミュレーションシステムの構成
図6に本試行におけるシステムの構成概要を示す。
システムとしては、初期遺伝子生成、遺伝子集団のチェック、遺伝的操作の過程より構成される D
初期遺伝子 iー +
生成
; 遺伝子集団の i ，，--曳 •• 遺伝的操作 . 
チェック . 、""'"-〆
図 6:システム構成
(1)初期遺伝子生成
初期遺伝子として発現型の遺伝子個体を乱数を用いて生成する O 生成する個数は試行により異なる
が、各試行毎に示されている遺伝子プールの大きさの数だけ生成する o 致死となる遺伝子は生成さ
ない。
(2)遺伝子集団のチェッケ
生成された、あるいは各世代毎に遺伝的操作を受けた遺伝子集団に対して、あらかじめ定義したビ
ルデイングブロックの個数のカウントを行う o この結果を参照し後述の評価を行っている。
また毎世代のエリート遺伝子を追跡する。さらにエリート保存戦略を行うために、前世代のエリー
ト遺伝子を記憶して、今世代の遺伝子集団中で最も適応度の低い個体との交換を行う。
終了条件は各試行毎に終了世代を指定した。
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(3)遺伝的操作
個体集団を遺伝子型データに変換し、遺伝的操作を行う。遺伝的操作を行った後は、遺伝子は表現
型に戻し、再度 (2)の遺伝子集団のチェックを行うo遺伝子コード化の定義方法に依存して、この過
程は変化する。
交叉の際は、遺伝子集団中の各遺伝子個体に対して、集団中からランダムに個体を選出しこれらを
交叉対とする。これによって、集団中に多く存在する形質は次世代に継承されやすくなることが予想
される C また一回の交叉で生成される子遺伝子は 1個だけでなので、遺伝子プールの大きさは変化し
ない。また突然変異を行う場合は、遺伝子集団から確率 2%で個体を選出し、その個体に対し定義し
た突然変異の操作を 1回だけ行う D
ビルデイングブロックの抽出については、例えば図7のように、都市数が5の場合において厳密解
からビルデイングブロックを定義するには、長さ 2のビルデイングブロックを 5種類と長さ 3のビjレ
ディングブロックを 5種類取り出して、これら全てをビルデイングブロックとして定義する。長さ 4
については考慮する必要はない。
畏さ:2 
畏さ:3 
A-D D-B B-C C-E E-A 
A-D-B D-B-C B-C-E 
C-E-A E-A-D 
図 7:ビルデイングプロックの抽出
ビルディングブロックの長さ毎にそれぞれ分類することにより、プールに出現しているビルデイン
グブロックの種類が判別できるので、遺伝情報の多様性が維持されているかどうかを追跡することが
できる o また長さ別でのビルデイングブロックの出現数によって、最長のビルデイングブロックとそ
れを構成する小さいビルデイングブロックの関係、すなわち成長の様子を知ることが可能となる o
3.2 パス表現と順序表現の比較
パス表現と)1頂序表現という異なる遺伝子コーデイング問で、ビルデイングブロックの世代を越えた
継承の点でどのような違いがあるかを分析する。この試行では突然変異を除いたシステムを用いて
行った。これは、 GAによる探索における最も重要な要素である大域的探索は、突然変異ではなく交
叉が大きな役割を占めるであろうと予想されること、また突然変異を設定することにより、突然変異
の確率などの変数の増加などの点で複雑な要素が加わってくるので、それを回避するためである o
(1)順序表現・一点交叉
最初に)1原序表現・一点交叉に対する試行結果を示す。まず、都市数=10、遺伝子プールサイズ=
20とした結果を示す。また終了世代数は 30とする。図8は、遺伝子プール内部での長さ 2---8のピJレ
ディングブロックの世代経過による個体数の変化を示している。
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図 8: 長さ 2~8 のビルデイングブロックの世代経過による変化
世代数20付近までは、長さ 3のピjレディングブロックが出現しているのが読み取れるが、これらは
そのうち消滅し、世代数30付近で長さ 2のビルデイングブロックしか残っていない。この時のエリー
ト解を図 9に示すD この結果によればあまり良い解は得られていないといえる D
図 9:世代数30での最優秀解
また長さ 3のビルデイングブロックのみに着目し、全 10種類存在する各ビルデイングブロックに対
して、その個数の変化を図 10に示す。図より長さ 3のビルデイングブロックが遺伝子集団中に出現
した跡がみられるが、多くとも 1 個ずつしか現われていない。また世代数 2~3 という初期の世代で
は、何種類かのピlレディングブロックが出現しているが、それらのビルデイングブロックは 5世代日
付近で消滅し 23世代日以降は長さ 3のビルデイングブロック自体が遺伝子プールから消えているこ
とが確認できる D
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図 10:長さ 3のビルデイングブロックの世代経過による変化
次に、同じ条件下で都市数=15、遺伝子プールサイズ=50の場合の結果を示す。終了世代数は 30
としている D 図 11は、遺伝子プー Jレ内部で、の長さ 2~13 のピルデイングブロックの世代経過による
個数の変化を示している。
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図 11:長さ 2....13のビルデイングブロックの世代経過による変化
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前の条件での試行と同様に、 14世代目から長さ 3のビルデイングブロックが消滅し、世代数12以降
はプール中には長さ 2の個体しか存在しない。しかし前試行との違いとして長さ 2のビルデイングブ
ロックの数は、少なくとも世代数30までは増加の傾向をたどっていることが確認できる。図 12は、
世代経過による長さ 3のピJレディングブロックの個数の変化である G
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図 12:長さ 3のビルデイングブロックの世代経過による変化
この試行では都市数=15としているので、長さ毎のピJレディングブロックの種類は最大 15個存在す
るはずであるが、全てのピルデイングブロックが遺伝子集団中に出現することはない。またこの試行
においても世代数 3....4付近までに数種類のビルデイングブロックが出現しているが、前回の試行と
同様にビルデイングブロックはその世代以降は減少の一途をたどっている O 次にエリート解に対応す
る巡回路長の世代経過による変遷を図 13~こ示す。
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図 13:エリート遺伝子の巡回路長の世代経過による変化
この図から得られる情報はあまりないが、図 12と比較すると、エリート解の停滞し始めている時期
が長さ 3のビルデイングブロックの個数が減少し始めた時期と一致していることが判る。
(2)パス表現・パス交文
次に、パス表現・パス交叉に対する結果を示すD 都市数=10、遺伝子プールサイズ=10とする O
また終了世代数は 30とする凸図 14は、長さ 2""'"'8のビルデイングブロックの世代経過によるプール
内部での個数の変化を示している C またこの試行の際のエリート解の世代経過による変遷を図 15に
示す。
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図 14: 長さ 2~8 のピ Jレディングブロックの世代経過による変化
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図 15:エリート遺伝子の巡回路長の世代経過による変化
パス表現によるシステムによる試行では、図 14より、遺伝子プール内に最大で長さ 7のビ、ルデイン
グブロックが出現しており、探索が有効に行われていることがわかる O 特に探索初期の頃にビルデイ
ングブロックが激しく増加していることから、大域的探索の点で優れていると考えられる O ビルデイ
ングブロック数が世代数 12~13 という早い時期から定常状態になっているという点もこれを示唆し
ている。しかし、世代数8で発生した長さ 7のビルデイングブロックはやがて消滅し最終的に最長の
ビルデイングブロックの長さは 3となってしまったD このことは、成長停滞後の遺伝情報の保持はう
まく行われていないことを推測させる c
この長さ 7のビルデイングブロックに関して少し検討する o 図16(a)は世代数8で出現した長さ 7
のビルデイングブロックを保有する遺伝子で、一方の同図 (b)は世代数8におけるエリート遺伝子の
状態を示している O また同図 (c)は厳密解を示す。順路長、すなわち適応度で比較すれば、長さ 7の
ビルデイングブロックを保有する遺伝子よりもエリート遺伝子の方が優れているのだが、厳密解との
巡回路としての差を考えれば、長さ 7のビルデイングブロックを持つ遺伝子の方が差が小さいことが
判る。これは大きいビルデイングブロックが、必ずしもエリート遺伝子内部に存在してその形質を反
映しているという訳ではないことを示しているo
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図 16:長さ 7のビルデイングブロックを持つ遺伝子 a、ユリート遺伝子b、厳密解 C
3.3 パス表現における突然変異の役割
パス表現・パス交叉によるシステムに対して、 2.2節で定義した突然変異を組み合わせた試行を行
うことにより、遺伝子集団の進化過程のなかで突然変異が果している役割を分析する O 大域的探索に
有効な交叉に対して、突然変異は成長停滞後の成長のための有力な手段となると考えられるが、実際
にビルデイングプロックの個数の変化を観察し突然変異が有効に作用しているかを調査する。
以下の試行では、都市数=15、遺伝子プールサイズ=20、終了世代数は 50としたD 最初に対照実
験という意味で、突然変異を加えない場合の試行結果を示す。図 17は、長さ 3のビルデイングブロッ
クの世代経過による変化を示している。都市数 10での試行結果とよく似た結果が得られている D
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図 17:長さ 3のビルデイングブロックの世代経過による変化(突然変異なし)
図 18は、入れ替え突然変異を適用したときの長さ 3のピルデイングブロックの世代経過による個
数の変化を示している D 突然変異が加わることにより、図 17と比べてかなり複雑な変化をとるよう
になってきており、出現ビルデイングブロックの種類も多く保たれているが、グラフ全体が右上がり
となっていることから、特定のビルデイングブロックが集団中で多くの個体数を保持していく傾向が
見られる D
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探索がある程度経過した後、特定のピjレディングブロックの個数が一定となりその後定常化すると
いう現象(図 8，10，14参照)があったが、これは遺伝子プール内部の全ての遺伝子が同じビルデイン
グブロックを保持したからであると考えられ、このことは遺伝情報の多様性の維持の妨げとなってい
る。突然変異を加えた試行を行うことによって、これらの問題は図 18，19より判るように、回避され
てることが伺える O また、より多種のビルデイングブロックが遺伝子集団中に出現しているところか
ら、突然変異は新たな遺伝子空間の探索にも役立っていると考えられる D
入れ替え、順序反転による突然変異については、図 18，19より結果に差異がみられることが判る o
)1原序反転突然変異による結果では、ピjレディングブロック数は多少の波はあるがほぼ一定の範囲に収
まっており、特定のビルデイングブロックの増加はなく、世代を通じて図の下方(出現ビルデイング
ブロック数 1---2付近)の密度が高くなっている o このことから順序反転による突然変異では、世代
毎に少数ではあるが常に新たなビルデイングブロックの生成が行われていることが判る。パス交叉で、
は、次都市として遺伝子中の右隣の要素を参照しているので、 )1頂路反転を行うことによって、その遺
伝子中の次都市として参照される情報は全て変化することになる o 従って交叉の際に次都市の候補が
より多く生成され、新たな遺伝子空間が探索されやすくなる、ということによっている。また順路反
転の突然変異では、突然変異の対象となる遺伝子の内部に存在するビルデイングプロックが、入れ替
えによる突然変異と異なり破壊されないということも大きな要因であろう D これらのことから、パス
表現における突然変異としては、入れ替えよりも順路反転を行う方が探索効率の点で優れていると思
われる C
本研究における今後の課題について検討する。本論文では、ピJレディングブロックの総出現数によ
り遺伝子集団に対する評価を行っている。しかし、ここで説明した表現方法ではどの部分順路が伸長
または継承されたのかということがやや掴みにくい。そこでローカルな部分順路について、よりよい
表現を工夫する必要があると考える。それによって、ビルデイングブロックとして発生、継承されや
すい順路、またはその逆について知ることが可能となり、部分順路の価値、継承の優先性などが見え
てくるのではないかと考える o
本論文では、 TSPを対象にビルデイングブロックの定義およびGAのシミュレーションシステム
の構築、解析などを行った。 TSPの場合、ビルデイングプロックの定義が厳密解のサブツアーという
形で行うことができたという点で、非常に判りやすい例といえる G その考え方を応用し、ビルデイン
グプロックの定義をうまく行うことができれば、 TSP以外の問題に対しても、同様の考え方でビル
デイングブロック評価を適用することができるのではないかと考えられる。現在われわれは他の組合
せ最適化問題に関して検討を進めている。
今回のシミュレーシヨンに用いた順序表現とパス表現という遺伝子コーデイング方法においては、
遺伝子のストリングから形質への対応は 1対 1の単射となっている。この遺伝子コーデイング方法
は、遺伝子と表現型の変換に無駄が少なく、また遺伝子空間での対応も判りやすいため、 GAにおい
て一般的に用いられている考え方である D しかし、ここで示した試行結果からみれば、遺伝情報の継
承の点から、これらのコーデイング手法が必ずしも優れた探索能力を持っているとは必ずしも言い切
れないということがわかる。探索能力の向上を目指すには、遺伝子コーデイング方法自体を遺伝情報
の継承という点を強化することを目的として、コード化の定義を行う必要がある D その一つの手段と
して、遺伝子型データと発現型データの対応、を多対 1とする冗長コーデイングを行うという方法があ
る。冗長性を遺伝子型に考慮することにより、発現型に影響しない遺伝子の要素が発生し、適応度に
よる選択淘汰の影響を直接的に受けなくなる可能性があると予想される。そこで、発現型に影響しな
い要素による水面下での探索に期待するというのが、遺伝子に冗長性を組み込むことの意図である。
現在われわれは、本論文で示したような進化過程の表現方法を利用して、実験的に遺伝子コードに冗
長性を考慮したコード化手法について、以上のような観点から検討を行っている。
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図 18:長さ 3のビルデイングブロックの世代経過による変化(入れ替え)
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図 19は、順序反転突然変異を用いた場合の長さ 3のビルデイングブロックの世代経過による個数
の変化を示している O 変化の概形としては、入れ替えの場合とよく似た結果が得られているが、全体
的な傾向や密度の分布の点で、図 18と比べてやや異なる点も見られる O
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図 19:長さ 3のビルデイングブロックの世代経過による変化(順序反転)
4 考察とまとめ
本論文では、 GAにおける遺伝子集団の進化過程を解析するために、遺伝情報としてのビルデイン
グブロックの成長を観察するという観点と手段を提案した。これを利用して、遺伝子の構造に着目す
ることにより、経験的に試行錯誤的に行なわれる遺伝子操作にたいして、探索効率という観点から評
価を与えることができる。そして、それを実際に示すために、計算機によるシミュレーションを行な
い、いくつかの試行およびそれに対する評価を行った。
シミュレーションによれば、ビルデイングブロックの継承の度合から考えれば、パス表現・パス交
叉による GAシステムは順序表現・一点交叉による結果と比較して、長いビルデイングブロックがう
まく継承されていたという結果が得られた。このことからパス表現によるシステムは、遺伝情報の継
承という観点からみれば優れた側面を持っと考えられる。しかし、ある程度長いビルデイングブロッ
クが途中で消滅してしまったという点では、基本的に両者の結果は同じであると考えることもできる O
これは、これらの試行では突然変異を行っていないため、初期生成の際に発生した遺伝子空間の外の
領域が探索されないということや、あるいは選択淘汰を適応度によって行っているため、エリート遺
伝子以外の内部に存在するピルテ2ィングブロックが淘汰されると左が多い、などの影響によるもので
あろうD この予想は、試行において多数のビルデイングブロックが探索途中で減少・消滅し、残った
一部のビルデイングブロックが増加するという現象によって確認できたと思われる。
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